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a ABSTRACT. This article deals with some of the most controversial issues 
of the DNA barcode initiative, focusing on its potential applications to Entomology. 
The barcoding proposes using information within the same gene region 
(Cytocrome c Oxidase |= COI mitochondrial gene), in all living species and under 
standard conditions of sequencing. At present, it does not attempt to replace alpha 
taxonomy or phylogeny, but to accelerate the task of identification, particularly, 
in the fields of Biomedicine (identification of pathogens, parasites and vectors), 
Pest Control (interception of all ontogenetic stages of alien invasive insects) and 
studies on Biodiversity Conservation. For an accurate delimitation of biological 
species, it is necessary to undertake exhaustive sampling of COI sequences along 
their geographical range, as well as to sequence nuclear genes, and to accomplish 
detailed morphological and biological information. The «Evolutionary Significant 
Units» based on «DNA barcoding» might correspond to morphospecies, cryptic 
species, subspecies or lineages with different host preferences. The integration of 
«DNA barcode», field work, collections of museums and scientific research are 
essential for this tool to make a fruitful impact on the field of Systematic 
Entomology. 
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a RESUMEN. En este articulo se abordan algunos aspectos de la controversia 
sobre la iniciativa «Código de barras del ADN», y se hace hincapié en sus 
potenciales aplicaciones en Entomología. Esta iniciativa propone emplear 
información dentro de una misma región génica (gen mitocondrial de la 
Citocromo c Oxidasa | = COI), en todas las especies vivientes y con condiciones 
de secuenciación universalmente aceptadas y estandarizadas. En la actualidad, 
no pretende sustituir la taxonomía alfa y la filogenia sino agilizar las tareas de 
identificación, especialmente en el campo de la Biomedicina (identificación de 
patógenos, parásitos y vectores), el control de plagas (intercepción de especies 
invasoras, cualquiera sea su estado de desarrollo ontogenético) y los estudios 
sobre conservación de la biodiversidad. Para arribar a una correcta delimitación 
de las especies biológicas es preciso contar con las secuencias de COI de 
numerosos individuos a lo largo de todo su rango geográfico y además, secuencias 
de genes nucleares e información morfológica y biológica detallada. Las 
«Unidades Evolutivas Significativas», identificadas sobre la base del «código de 
barras», podrían corresponder tanto a morfoespecies como a especies crípticas y 
a subespecies o linajes con diferentes preferencias de huéspedes. La integración 
del «código de barras del ADN», el trabajo de campo, las colecciones de museos 
y la investigación científica resultan imprescindibles para que esta herramienta 
redunde en avances significativos en el campo de la Sistemática Entomológica. 
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INTRODUCCIÓN 


La primera conferencia internacional 
sobre «Barcoding life» tuvo lugar en el 
«Natural History Museum» de Londres en el 
año 2005 y contó con la participación de 200 
científicos de 50 países aproximadamente 
(Marshall, 2005). El objetivo fue proponer un 
sistema basado en secuencias del ADN para 
identificar organismos vivientes y así, brindar 
soporte a los programas de investigación 
sobre biodiversidad. Se discutió acerca de los 
marcadores moleculares más útiles en 
taxonomía y las dificultades para asignar 
nombres científicos a las entidades biológicas 
definidas mediante este tipo de evidencias. 

Un grupo de científicos de la «University 
of Guelph», Canadá, propuso usar una 
secuencia de unos 500 nucleótidos del gen 
mitocondrial de la Citocromo c Oxidasa | 
(COI), como «identificador universal» para 
especies animales (Hebert et al., 2003 a, b) 
en analogía con los «códigos de barras» de 
uso comercial. Para poner en marcha la 
iniciativa era necesario disponer de un 
sistema que relacionara cada «barcode» o 
«secuencia de ADN diagnóstica» con 
especímenes de referencia o «vouchers», 
asignados a nombres de la clasificación 
linneana, depositados en instituciones 
científicas. Este sistema significó un avance 
notable con respecto a los estándares 
taxonómicos empleados por «GenBank» 
dado que una gran parte de los 40 millones 
de secuencias acumuladas en dicha base 
desde 1982 (el 90% en los últimos cinco 
años), no cuenta con «vouchers» de los 
ejemplares estudiados (Smith, 2005). 

En el año 2004 se creó la secretaría del 
«Barcode of Life» en el «National Museum 
of Natural History», Washington DC, USA, 
y el «Consortium for the Barcode of Life» 
(CBOL) al cual se unieron numerosos museos 
de historia natural, herbarios y 
organizaciones científicas de diferentes países 
(www.barcodinglife.si.edu). Entre los 
megaproyectos internacionales, que 
proponen emplear el código de barras del 
ADN para identificar especies de grandes 
grupos taxonómicos, cabe citar el FISH-BOL 
(www.fishbol.org) cuyo objetivo es obtener 
el «DNA barcoding» de todas las especies de 


peces; el ABB/ (www.barcodingbirds.org) 
referido a aves y el «All Lep Barcode of life» 
(www.lepbarcoding.org) cuya finalidad es 
obtener el código de barras de las 180.000 
especies conocidas de Lepidoptera. En lo que 
respecta a la identificación de especies 
invasoras y plagas, cabe citar el /NB/PS o 
«Internacional Network for Barcoding 
Invasive and Pest species» 
(www.barcoding.si.edu/INBIPS.htm). 

Los defensores de la iniciativa «Código de 
barras del ADN» sostienen que ésta facilitará 
la tarea de identificación de especies y 
contribuirá a revitalizar las colecciones 
biológicas, así como a acelerar el inventario 
de la biodiversidad (Gregory, 2005; Hebert 
& Gregory, 2005; Schindel & Miller, 2005). 
Sus opositores, en cambio, señalan que 
terminará por destruir la sistemática 
tradicional (Ebach 8 Holdrege, 2005) y que 
su eficiencia para identificar y delimitar 
especies es muy relativa (Lipscomb et al., 
2003; Wheeler, 2004). También se discute si 
la prioridad en la asignación de recursos 
económicos para ¡investigación en 
Sistemática Biológica deberían tenerla los 
programas para el entrenamiento de 
taxónomos y el desarrollo de una 
infraestructura electrónica, en el contexto de 
revisiones y monografías taxonómicas (e.g. 
PEET= «Partnerships for Enhacing Expertise 
in Taxonomy»; www.nhm.ku.edu/peet), o la 
iniciativa «DNA Barcode» (Smith, 2005; 
Cameron et al., 2006). 

En este artículo se abordarán algunos de 
los aspectos más controvertidos de la 
iniciativa «Código de barras del ADN» 
enfatizando sus potenciales usos en el área 
de la Sistemática Entomológica. 


DISCUSIONES SOBRE EL «CÓDIGO DE 
BARRAS DEL ADN» 


Algunas de las discusiones principales 
sobre el «DNA barcoding» giran en torno a 
las siguientes preguntas: ¿Es posible 
identificar todas las especies vivientes 
empleando sólo una corta secuencia de 
ADN? ¿Cuál es la importancia del código de 
barras en la delimitación y reconocimiento 
de nuevas especies? ¿Qué metodologías de 
análisis de secuencias emplean los usuarios 
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del «barcode»? ¿Qué impacto tiene la 
iniciativa del «Código de Barras del ADN» 
sobre el desarrollo de la Sistemática actual? 


Identificación de especímenes 


La idea de emplear secuencias de ADN 
particulares para la identificación rápida de 
especímenes no es fundamentalmente nueva 
(Moritz & Cicero, 2004). Antes de la 
implementación del «código de barras del 
ADN», diferentes genes o fragmentos de 
genes y varias técnicas moleculares han sido 
utilizadas para identificar especies, por 
ejemplo: PCR específicas para especies 
invasoras (IAS= «Invasive Alien Species»), 
PCR-RFLP («Restriction Fragment Length 
Polymorphism») o secuencias de ADN 
características de especies plaga (Liu, 2004; 
Brown et al., 2002; Brunner et al., 2002). Lo 
innovador de la iniciativa «DNA barcoding» 
es que ha propuesto usar información dentro 
de una misma región génica, en todos los 
taxones y con condiciones de secuenciación 
universalmente aceptadas y estandarizadas, 
y ha destacado la necesidad de relacionar 
esta información con ejemplares «vouchers» 
depositados en museos. 

La pretensión de universalidad del «DNA 
barcoding» es controvertida, pues en ciertos 
grupos taxonómicos como las plantas 
superiores, COI es altamente invariante y por 
lo tanto no permite identificar especies 
(Moritz 8: Cicero, 2004). Para ello, se deben 
emplear genes de plástidos (e.g. rbcL, ndhF) 
o de ADN ribosomal nuclear (e.g. ITS) (Chase 
et al., 2005). Asimismo, en varios grupos de 
animales, hongos y algas, COl es insuficiente 
para distinguir especies y es preciso 
secuenciar genes nucleares (Markmann & 
Tautz, 2005; Saunders, 2005), o resulta 
imposible emplear COI, pues dichos 
organismos carecen de mitocondrias (e.g. los 
microsporidios). 

El «DNA barcoding» tiene gran 
aceptación entre los especialistas en virus, 
bacterias, protistas y hongos, organismos 
cuya determinación sobre la base de 
morfología resulta particularmente dificultosa 
(Holmes, 2004). En estos casos, constituye 
una herramienta que facilita la identificación 
de especies conocidas en el campo de la 


Biomedicina, tales como patógenos, parásitos 
y vectores. También ha resultado de utilidad 
para la identificación de nemátodos 
intersticiales de suelo y sedimentos (De Ley 
et al., 2005) y en ciertas investigaciones en 
el campo de la Ecología y la Biología de la 
conservación, como por ejemplo los 
inventarios rápidos de biodiversidad para 
estudios de impacto ambiental, la detección 
del tráfico de especies en vías de extinción o 
la identificación de especies plagas y sus 
parasitoides (Colwell & Coddington, 1994; 
Myers et a/., 2000). 

Otro de los aspectos positivos de la 
iniciativa «barcode» es que posibilita la 
asociación de los distintos estados de 
desarrollo ontogenético de la misma especie. 
En insectos holometábolos el hallazgo de 
huevos, larvas y pupas disociados de los 
ejemplares adultos difícilmente permite una 
adecuada identificación, por lo que el «DNA 
barcoding» constituye una herramienta de 
gran utilidad para interceptar especies 
invasoras, que pueden transformase en plagas 
en diferentes países (Armstrong & Ball, 2005). 

En síntesis, el código de barras del ADN 
resulta de gran utilidad para la identificación 
de especies pertenecientes a taxones 
difícilmente diagnosticables sobre la base de 
morfología y también para grupos de 
organismos, como por ejemplo las aves, 
cuyos problemas taxonómicos fundamentales 
han sido resueltos convenientemente por los 
especialistas (Kerr et al., 2007). 


Delimitación de especies 


La delimitación de las especies requiere 
de un adecuado muestreo, capaz de poner 
en evidencia la variación local y las 
conclusiones con respecto a la separación 
entre poblaciones y grupos de poblaciones 
(Davis & Nixon, 1992). Si el muestreo es 
insuficiente, tanto los análisis basados en los 
datos morfológicos como aquéllos que 
emplean datos moleculares, suelen conducir 
a resultados erróneos. 

En estudios destinados a poner a prueba 
la eficiencia del código de barras para la 
delimitación de especies, se deben analizar 
al menos 10 individuos por muestra 
poblacional, para evaluar convenientemente 
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la variación de haplotipos a nivel 
intraespecífico. La mayoría de las 
investigaciones realizadas hasta el presente, 
no incluyen muestreos exhaustivos que 
permitan analizar la variación de cada 
especie a lo largo de todo su rango 
geográfico, por lo que en ciertos casos resulta 
aún prematuro realizar una valoración sobre 
la utilidad del código de barras para la 
correcta identificación de dichos taxones 
(Lipscomb et al., 2003; Wheeler, 2004; 
Hickerson et al., 2006). 

La delimitación de especies es un 
problema sistemático complejo, que no se 
reduce a la identificación de grupos de 
individuos con secuencias de ADN similares, 
sino que presupone la evaluación de 
numerosos atributos (moleculares, 
morfológicos y biológicos) y la aplicación de 
un determinado concepto de especie 
(morfológico, biológico, filogenético, 
evolutivo, cladístico, etc.) (Lanteri, 1995; 
Lanteri et al., 2006). Dado que los límites 
entre dichas entidades biológicas son 
generalmente difusos y difíciles de establecer, 
no sería correcto adoptar decisiones 
definitivas sobre la evidencia aportada por 
un sólo gen (Green, 1996; Will et a/., 2005). 
Por ello la iniciativa «DNA barcode» no 
persigue actualmente el objetivo de delimitar 
especies, sino que está orientada 
principalmente a la identificación de 
organismos y grupos de organismos. 

En cuanto a los niveles de divergencia 
molecular entre linajes definidos en base a 
secuencias de COI, resultan de gran utilidad 
para formular hipótesis y orientar futuras 
investigaciones en el campo de la sistemática. 
Por ejemplo, si la divergencia a nivel 
molecular no está acompañada por una 
diferenciación morfológica suficiente, pero 
se asocia con distintas preferencias de 
huéspedes u otros atributos biológicos, es 
posible que los linajes reconocidos 
correspondan a especies crípticas dentro de 
una misma morfoespecie, o a complejos de 
especies próximas con características 
biológicas distintivas (Hebert et a/., 2004a). 
En investigaciones subsecuentes deberían 
ponerse a prueba las hipótesis previamente 
formuladas (Baker et a/., 2003; McGovern & 
Hellberg, 2003). 


En el caso de complejos de varias especies 
afines o de especies ampliamente distribuidas 
y con gran variación intra e interpoblacional, 
es conveniente emplear marcadores 
nucleares además del COI, que permitan 
investigar eventos de  i¡ntrogresión, 
hibridación y especiación incompleta. Los 
marcadores mitocondriales son insuficientes 
para este tipo de estudios, pues evidencian 
sólo la mitad de la historia evolutiva de la 
especie ya que se heredan uniparentalmente 
por vía materna (Lanteri & Confalonieri, 
2003). 

En lo que respecta a la relación entre 
niveles de divergencia genética y su 
significación taxonómica, los defensores del 
«DNA barcode» han propuesto valores 
estimativos del 1- 2% de divergencia en el 
ADNnmt para la variación intraespecífica y 
valores mayores para separar especies. 
Asimismo, según las distancias que aplica el 
modelo de Kimura dos parámetros (K2P), los 
promedios de divergencia para géneros serían 
del 9.93%, para familias del 15.46%, para 
órdenes del 22.18% y para clases del 
23.27%. Estos porcentajes, calculados sobre 
la base de COI, no pueden generalizarse a 
todos los grupos taxonómicos pues no cabría 
esperar que fueran constantes. Por ejemplo, 
en anfibios se encontraron divergencias 
intraespecíficas muy elevadas (del 7-14%) 
tanto a nivel intra como interpoblacional, 
debidas probablemente a una marcada 
estructuración filogeográfica de las especies, 
con haplotipos característicos de las distintas 
subpoblaciones (Vences et al., 2005). Algo 
similar ocurre en la especie de gorgojo 
Aramigus tessellatus y en el picudo del 
algodonero, Anthonomus grandis, en 
Sudamérica (Normark & Lanteri, 1998; 
Scataglini et a/., 2006). 

En síntesis, pese a que el «barcode» 
permite identificar especies con bastante 
precisión en ciertos grupos taxonómicos, por 
ejemplo peces (Ward et a/., 2005), aves 
(Hebert et al., 2004b; Kerr et al., 2007) y 
lepidópteros (Hajibabaei et a/., 2006), la tarea 
científica de delimitar especies requiere de 
un «barcode multilocus» con genes 
nucleares, además de información 
morfológica y biológica detallada (Monaghan 
et al., 2005). 
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Métodos de análisis de secuencias 


Las secuencias de «DNA barcode» 
pueden analizarse mediante métodos de 
distancia, estableciendo valores máximos de 
variación intraespecífica (Lambert et al., 
2005) o buscando combinaciones únicas de 
autapomorfías (DeSalle et a/., 2005). Hasta 
el presente, la mayoría de las aproximaciones 
al «DNA barcoding» usan métodos de 
distancia para hacer inferencias sobre la 
asignación de individuos a determinadas 
especies. Una de las ventajas de estos 
métodos es que insumen menos tiempo que 
aquéllos basados en parsimonia. Se puede 
realizar un simple BLAST (Altschul et al., 
1990, 1997) que permite identificar el vecino 
más próximo a la secuencia problema, 
calcular divergencias entre la secuencia 
problema y las conocidas (Steinke et al., 
2005), y/o construir árboles de distancia 
como el «Neighbor Joining»(NJ) (Saitou 8 
Nei,1987). 

La mayoría de los especialistas concuerda 
en que COI es un excelente marcador para 
identificar «Molecular Operacional 
Taxonomic Units» (MOTU), término que 
alude a grupos de individuos con secuencias 
similares (Floyd et al., 2002; Blaxter, 2004; 
Blaxter et al., 2005). La identificación de 
MOTU puede ser útil, tanto en estudios 
taxonómicos como en estudios ecológicos o 
de especiación. El problema es resolver qué 
status taxonómico tiene cada MOTU o cada 
«singletone» (=individuo que se desvía de los 
clusters principales). Estos últimos podrían 
representar o bien especies raras aún no 
descriptas o simples variantes individuales. 

Por lo general, los soportes de «bootstrap» 
de los árboles de NJ son elevados (más del 
80%) para especies que también se 
diferencian claramente sobre la base de 
caracteres morfológicos. Por el contrario, en 
el caso de complejos específicos con elevada 
variación intra e interpoblacional los 
resultados son dudosos y para adoptar 
decisiones taxonómicas bien fundadas, 
deben emplearse genes nucleares además de 
COI (Meier et al., 2006). Estudios 
taxonómicos realizados sobre estos 
complejos han conducido en algunos casos 
al reconocimiento de especies crípticas 


(Baker et al., 2003; McGovern & Hellberg, 
2003; Hebert et a/., 2004a) o subespecies con 
distintas preferencias de huéspedes y rangos 
geográficos, cuya potencialidad de alcanzar 
el status de plagas o de controlar organismos 
invasores podría ser diferente (Drew & 
Hancock, 1994; Smith et a/., 2006). 

La identificación de MOTU por métodos 
de distancia a nivel infraespecífico no 
invalida que subsecuentemente se pueda 
testear la monofilia de estos grupos por 
métodos filogenéticos. A veces, las especies 
animales son no monofiléticas a nivel de su 
estructura mitocondrial, porque aún no han 
alcanzado el estado de monofilia recíproca 
como consecuencia del «lineage sorting» 
incompleto, o porque hubo introgresión 
(Funk & Omland, 2003; Lanteri & 
Confalonieri, 2003). Para el análisis cladístico 
de haplotipos mitocondriales se suelen 
emplear algoritmos de parsimonia 
implementados en programas de 
computación habituales en reconstrucción 
filogenética como el PAUP, NONA o TNT 
(Swofford, 2002; Goloboff, 1996; Goloboff 
et al., 2003). Asimismo, Templeton (2001) ha 
propuesto un análisis de parsimonia 
estadística en el que los largos de las ramas 
del árbol, se toman en cuenta para evaluar 
la diferenciación entre especies. Según dicho 
autor la variación puede ser homoplástica 
(ramas largas) o no homoplástica (ramas 
cortas). Mediante un test de máxima 
verosimilitud es posible estimar la posibilidad 
de que una secuencia dada, pueda asignarse 
a determinada especie. El test opera sobre 
un árbol de genes (árbol de coalescencia) 
obtenido por métodos filogenéticos (Matz 8: 
Nielsen, 2005). 


Aporte del código de barras del ADN al 
desarrollo de la sistemática 


La «Taxonomía integrada» (Dayrat, 2005) 
implica el uso de distintas fuentes de caracteres 
(incluido el ADN) para descubrir, delimitar y 
realizar identificaciones de las especies y de 
los taxones naturales en todos los niveles. El 
debate actual no es ADN versus morfología, 
sino descripciones basadas en un solo carácter 
o sistema de caracteres versus un sistema de 
múltiples caracteres (Will et a/., 2005). 
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El «DNA barcoding» permite identificar 
grupos o «unidades evolutivas significativas» 
(Moritz, 1994), pero sólo en el contexto de 
una «Taxonomía integrada» se podrá 
establecer qué status taxonómico revisten 
dichas unidades: ¿morfoespecies complejas, 
especies crípticas, subespecies, linajes 
partenogenéticos, variantes poblaciones? Por 
eso, una consecuencia de la iniciativa 
«barcode» podría ser la mayor demanda de 
taxónomos, ya que si los ecólogos, etólogos 
y especialistas en conservación emplean 
MOTU carentes de nombre, se generará una 
confusión tan grande como cuando se 
realizan investigaciones sobre la base de 
morfoespecies no identificadas. 

El «Taxonomic impediment» (Taylor, 
1983) no podrá ser superado al margen de 
las revisiones y monografías taxonómicas que 
aún restan por realizarse en cada grupo. Si 
los 1.7 millones de especies descriptas hasta 
el presente por medio de métodos 
taxonómicos tradicionales, representan 
menos del 15 % de las especies de la 
diversidad global, es mucho lo que todavía 
resta hacer a los taxónomos (Smith, 2005; 
Crisci, 2006). Una secuencia de ADN es un 
simple dato y sólo en un contexto teórico y 
metodológico sólido se puede dar un 
significado correcto a los resultados de los 
análisis de datos (Wheeler, 2004). A través 
de la «Taxonomía integrada» los taxónomos 
podrán proporcionar al resto de la 
comunidad científica los medios que le 
permitan identificar a las especies y taxones 
superiores, ya sea mediante secuencias de 
COI, de otros genes y/o de caracteres 
morfológicos (Will et al., 2005). 


ALGUNOS EJEMPLOS DE APLICACIÓN 
DEL CÓDIGO DE BARRAS DEL ADN 
EN INSECTOS 


1. Identificación de especies invasoras 
(polillas y moscas de la fruta) 


La estabilidad de los ecosistemas se ve 
afectada frecuentemente por la acción de 
especies introducidas debido al creciente 
comercio internacional, las cuales luego se 
transforman en invasoras, causando serios 


daños económicos. Un aspecto crítico en 
bioseguridad relacionada con «Invasive Alien 
Species» (IAS) es la intercepción y rápida 
identificación de dichas especies. Esta tarea 
se ve dificultada por la escasez de 
especialistas en los distintos grupos 
taxonómicos y de herramientas para una 
determinación rápida (claves dicotómicas, 
buenas ilustraciones, bibliografía sobre 
aspectos biológicos de las especies, bases de 
datos taxonómicas completas y actualizadas), 
hecho que se agrava cuando sólo se cuenta 
con ejemplares inmaduros (huevos, larvas, 
pupas) o fragmentos de ellos. Debido a estas 
dificultades, en el caso de algunas plagas de 
gran importancia económica a nivel 
internacional, se aplica la tecnología de 
diagnóstico molecular como complemento 
de las claves morfotaxonómicas: e.g moscas 
de la fruta (Tephritidae) (Armstrong et al., 
1997), polillas de las familias Lymantriidae 
(«tussock moths») y Tortricidae («leafroller 
moth») que se comportan como plagas 
forestales (Armstrong et a/., 2003; Dugdale 
et al., 2002) y trips (Thripidae) (Toda € 
Komazaki, 2002). 

Armstrong & Ball (2005) realizaron un 
estudio para evaluar la utilidad del «DNA 
barcoding» en bioseguridad relativa a dos 
plagas potenciales para Nueva Zelanda 
(«tussock moth» y moscas de la fruta). En 
Nueva Zelanda son siete las especies de 
polillas consideradas como potenciales 
plagas forestales a ingresar desde el 
hemisferio norte. La utilidad del «barcoding» 
se refiere a la posibilidad de identificar dichas 
especies atin cuando se hayan interceptado 
sólo masas de huevos. En lo que respecta a 
las moscas de la fruta (cerca de 4.000 
especies de las cuales 250 son consideradas 
plagas de interés económico) Nueva Zelanda 
es uno de los pocos países que se hallan 
libres, de allí el interés en emplear dicha 
herramienta como mecanismo de 
identificación. 

En el estudio realizado por Armstrong & 
Ball (2005) las secuencias se obtuvieron del 
«Barcode of Life Database» y del «Gen 
Bank», se alinearon 650 pb homólogas 
usando el programa Sequencer (Gene Codes 
Corp) y se construyeron árboles de distancia 
de «Neighbor Joining» (NJ) basados en el 
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modelo K2P (Kimura 1980), mediante el 
programa MEGA v2.1 (Kumar et al., 2001). 
Los grupos recuperados en el análisis se 
compararon con los obtenidos previamente 
por PCR-RFLP y ADNr nuclear, registrándose 
un 90-96% de coincidencia entre ambos 
métodos. Los resultados se consideraron muy 
positivos, ya que las potenciales polillas 
invasoras se pudieron identificar a nivel de 
familia, género y especie, y las moscas de la 
fruta a nivel de complejos de especies. 


2. Estudios de biodiversidad con fines de 
conservación (hormigas de Madagascar) 


El objetivo del trabajo de Smith et al. 
(2005) fue comparar si la estima de la 
diversidad basada en «DNA barcode MOTU» 
es significativamente diferente que aquélla 
basada en Taxonomía morfológica 
tradicional. El modelo fue puesto a prueba 
en un grupo taxonómico considerado como 
bioindicador clave: las hormigas, y en un área 
particularmente amenazada: Madagascar, ya 
que su fauna de artrópodos terrestres está en 
severo riesgo de extinción debido al deterioro 
de sus habitats y a la invasión de especies 
exóticas. La fauna de Madagascar incluye 
alrededor de 1.000 especies de hormigas de 
las cuales el 96% son endémicas (Fisher, 
1999). 

Smith et al. (2005) estudiaron cuatro sitios 
de muestreo diferentes. Los especímenes 
fueron identificados a nivel de género, 
inmediatamente después de su colección por 
parataxónomos, y preservados en alcohol al 
95%. La diversidad y los cambios registrados 
en morfoespecies y MOTU fueron 
comparados dentro y entre sitios, usando el 
índice de similitud de Jaccard (Magurran, 
2004), calculado mediante el programa 
Estimates v7.5 (Colwell, 2004). 

El estudio de Smith et al. (2005) demostró 
que no existen diferencias significativas en 
la estimación de riqueza (número de especies 
o MOTU) basada en evidencia morfológica 
y en métodos moleculares (grupos de 
secuencias de «DNA barcode» con valores 
umbrales del 2% y 3% de divergencia). 
Algunas discrepancias ocurren en ciertas 
áreas geográficas que muestran una 
diferenciación ecológica y de elevación muy 


marcadas (Fisher, 1999). En ellas el «barcode» 
ha servido para identificar linajes regionales 
que deberán estudiarse con mayor 
profundidad, para establecer su status 
específico o estructura filogeográfica. 

Smith et al. (2005) concluyeron que el 
«DNA barcoding» contribuye a acelerar las 
identificaciones con fines de conservación en 
grupos hiperdiversos y no reemplaza ni 
compite con la Taxonomía, sino que es un 
importante complemento de ella. 


3. Inventario de mariposas de Costa Rica 


En 1978 D.H. Jansen y W. Hallwachs 
comenzaron el inventario de mariposas y sus 
parasitoides asociados (dípteros e 
himenópteros de las familias Tachinidae y 
Braconidae respectivamente) en el «Área de 
Conservación de Guanacaste» (ACG), en el 
noroeste de Costa Rica. Esta reserva incluye 
unas 115.000 ha de selvas húmedas, de 
neblina y áridas, desde el nivel del mar hasta 
los 2.000 m de altura (Jansen & Hallwachs, 
2005). Hasta el presente se han inventariado 
3.200 especies de mariposas 
(www.acguanacaste.ac.cr) las cuales se 
identificaron, fotografiaron y criaron para 
realizar observaciones biológicas. 

Cada espécimen «voucher» inventariado 
se halla automáticamente disponible para 
obtener su ADN a partir de la extracción de 
una de sus patas. Una vez registrada la 
secuencia de COI se construye un árbol de 
«Neighbor Joining» (NJ), indicando los 
valores de «bootstrap» de los grupos de 
individuos. Según los estudios de Jansen et 
al. (2005), de 1.000 morfoespecies sólo el 
3% no puede distinguirse sobre la base de 
«barcodes». En general, especies bien 
definidas por su morfología forman distintos 
grupos en el NJ con divergencias mayores al 
1%. 

Astraptes fulgerator (Hesperiidae) es un 
taxón muy variable, dentro del cual se 
reconocieron diez grupos, algunos 
considerados luego como especies diferentes 
ya que las divergencias moleculares halladas 
se relacionaron con distintas preferencias de 
hábitat o de alimentación de las larvas 
(Hebert et al., 2004a). El «barcode» también 
resultó útil para comprobar que la gran 
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diferenciación morfológica observada en 
Saliana severus (Herperiidae) se debe a 
dimorfismo sexual y no a la presencia de dos 
especies distintas (Jansen et a/., 2005). 


CONSIDERACIONES FINALES 


Resulta conveniente hacer una distinción 
entre el desarrollo de la iniciativa 
www.barcoding.si.edu y los usos de la 
información generada a partir de ella, en los 
proyectos de investigación y/o en programas 
aplicados al control de plagas, especies 
invasoras o conservación de la biodiversidad. 
Para optimizar los resultados del «barcode» 
en Sistemática y otras disciplinas afines como 
Genética y Ecología de poblaciones, 
Biogeografía, Filogenia, Biología evolutiva, 
etc., es esencial la interacción de quienes 
están desarrollando la iniciativa con 
especialistas en distintos grupos taxonómicos. 
Sólo así se podrá aprovechar toda la 
potencialidad de esta herramienta 
tecnológica compleja, que hasta el presente 
ha aportado a la comunidad científica el 
conocimiento de las secuencias del gen COI 
de 28.020 especies de organismos. 

Actualmente, muchos taxónomos están 
trabajando en la organización de bases de 
datos que reúnen toda la información 
disponible sobre cada especie biológica 
(ilustración del hábito y caracteres 
diagnósticos, descripción morfológica, 
sinonimia, distribución geográfica, datos 
biológicos, etc.), por ejemplo la «Orthoptera 
Species File Online»(Eades et a/., 2007). Estas 
bases, cada vez mas completas y accesibles 
para cualquier bidlogo, podran asociarse en 
un futuro con las «secuencias barcode» de 
cada especie. En algunos grupos de parásitos 
y patógenos, como los microsporidios, la 
caracterización molecular es ya un requisito 
indispensable para la descripción de nuevos 
taxones. Asimismo, la tecnología moderna se 
encamina hacia la producción de dispositivos 
que permitirán obtener secuencias de ADN 
de los organismos coleccionados en el 
campo, de manera casi automática. 

También se está trabajando en la 
obtención rápida y económica del «barcode» 
de los especímenes «viejos» depositados en 
museos, instituciones que deberán prever los 


recursos necesarios (espacios, fondos y 
personal) para alojar los «vouchers» de la 
iniciativa «barcode». Haber contribuido a 
detectar y corregir ciertos errores de las 
secuencias registradas en «GenBank» y 
proponer que cada individuo identificado por 
«barcode» cuente con su «voucher» en un 
museo, esté o no identificado a nivel de 
especie, es uno de los grandes avances que 
produjo esta iniciativa. 

La propuesta del «Barcode» no pretende, 
ni podría sustituir la taxonomía alfa y la 
filogenia (Schindel & Miller, 2005). Su 
enfoque actual está principalmente orientado 
a facilitar la identificación de especies, de 
manera que los taxónomos puedan dedicarse 
a resolver cuestiones científicas que les son 
propias como la delimitación y descripción 
de especies y taxones superiores y el análisis 
de las relaciones filogenéticas entre ellos. 

La integración de «barcode», trabajo de 
campo, colecciones de museos e 
investigación científica resulta imprescindible 
para que el «Código de barras del ADN» 
contribuya al progreso de la Sistemática 
Entomológica de un modo significativo. 
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